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摘 要:为明确90份小麦品种(系)在伊犁地区对条锈病的抗性水平及抗性基因的利用情况,利用条锈菌

生理小种CYR23、CYR29、CYR31、CYR32、CYR33和CYR34对这些小麦材料进行苗期抗条锈病鉴定,结合7
个已报道条锈病抗性基因Yr5、Yr9、Yr10、Yr15、Yr18、Yr26和Yr80紧密连锁的分子标记对供试材料进行基因

型检测。结果表明,27份材料对条锈病在苗期表现抗病,其中19份材料表现免疫或近免疫。携带抗性基因

Yr9、Yr10、Yr15、Yr18、Yr26和Yr80的材料分别有11、7、8、8、1和34份;携带2和3个抗性基因的材料各有11
和1份;所有供试材料均未检测到Yr5;有21份材料未检测到以上所有抗性基因,其中5份材料苗期高抗条锈

病。筛选出的新冬21号、宁春26、奎冬4号、奎花1号、2016-138-2和2016-119-12等品种(系)聚合了多个抗

性基因,且苗期表型高抗,在小麦抗锈育种和安全生产方面具有重大的应用潜力。
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Abstract:Inordertoclarifytheutilizationofstriperustresistancelevelandresistancegenesof90
wheatvarieties(lines)inYiliRiverValley,striperustphysiologicalracesCYR23,CYR29,CYR31,

CYR32,CYR33andCYR34wereusedtoidentifystriperustresistanceinthesewheatmaterialsat
seedlingstage,combinedwithsevenpreviouslyreportedmolecularmarkerscloselylinkedtostripe
rustresistancegenesYr5,Yr9,Yr10,Yr15,Yr18,Yr26,andYr80fordetectingthegenotypeof
thetestmaterials.Theresultsshowedthat27materialswereresistanttostriperustatseedlingstage,

19ofwhichwereimmuneornear-immune.Therewere11,7,8,8,1,and34materialscarryingre-
sistancegenesYr9,Yr10,Yr15,Yr18,Yr26,andYr80,respectively.Elevenmaterialscarrytwo
resistancegenes,andonlyonematerialcarries3resistancegenes.Yr5wasnotdetectedfromthetest
materials.Alltheaboveresistancegeneswerenotdetectedin21germplasms,5ofwhichshowedhigh
resistancetostriperustatseedlingstage.Theselectedvarieties(lines)(Xindong21,Ningchun26,

Kuidong4,Kuihua1,2016-138-2and2016-119-12)aggregatedmultipleresistancegenesandhad



greatresistanceatseedlingstage,whichhavegreatapplicationpotentialinwheatrustresistance
breedingandsafeproduction.
Keywords:Wheat;Striperust;Resistanceidentification;Diseaseresistancegene

  小麦(Triticumaestivum L.)是中国重要的

粮食作物,其高产稳产对保障国家粮食安全至关

重要[1]。小麦条锈病是由条形柄锈菌小麦专化型

(Pucciniastriiformisf.sp.tritici)引起的一种

世界范围远距离气传真菌病害,破坏能力强,危害

面积广,能对小麦造成严重减产,在中国先后5次

大流行,小麦产量损失共计1.38×1010kg[2-4]。
小麦条锈菌具有专性寄生的特点,同时其频繁变

异,生产上不断出现新的毒性小种,致使原有的抗

病品种丧失抗性。20世纪末,中国麦区主要流行

CYR22、CYR23、CYR25、CYR28等小种出现频

率高,对当时广泛推广的小麦品种有很强的致病

能力[2,5]。2000年以后,CYR32和CYR33占据

优势地位[6]。2009年至今,CYR34仍是威胁中

国小麦生产的条锈菌优势生理小种[7,8]。新疆是

中国小麦条锈病的一个独立流行区系,该地区条

锈病的发生流行规律与内地其他流行区系存在差

异[9]。条锈菌在伊犁河谷地区能够独立进行周年

循环,是新疆条锈菌越夏的重要场所[10]。近年

来,新疆小麦条锈病危害愈加严重,而伊犁河谷更

是日益猖獗。随着生理小种变异,已鉴定并命名

的86个抗条锈病基因中,仅Yr5、Yr15、Yr61等个

别抗条锈病基因仍保持良好的抗性,Yr18、Yr29、
Yr46等抗性基因仍保持成株期抗性,其余大部基

因抗性均已丧失[11-14]。
通过了解不同小麦材料的抗病能力及抗病基

因的分布情况,为抗病育种提供抗源,以遏制条锈

病的发生和危害[15,16]。目前,针对伊犁河谷小麦

条锈病的研究主要集中在生理小种毒性分析和田

间发生流行规律调查等方面[10,17,18],缺乏对伊犁

河谷主栽品种及高代品系的条锈病抗性以及抗病

基因利用情况的系统评估。本研究对90份小麦

品种(系)进行苗期抗病性鉴定,结合已知抗病基

因的分子标记进行检测,以期明确供试小麦材料

苗期抗性水平和抗病基因的分布情况,为有效抗

性基因布局的优化及抗性品种的选育提供材料基

础和理论依据。

1 材料和方法

1.1 材料

供试的90份小麦材料包括34份伊犁河谷自

育小麦品种(系)、37份新疆除伊犁外其他地区育

成品种(系)、14份国内外省品种和5份国外的品

种,均由伊犁州农业科学研究所小麦研究室提供

(表1)。感病对照品种铭贤169由新疆农业科学

院植物保护研究所小麦病害团队提供。
供试条锈菌生理小种CYR23、CYR29、CYR31、

CYR32、CYR33和CYR34混合菌株由新疆农业科学

院植物保护研究所小麦病害团队提供。

1.2 方法

1.2.1 苗期条锈病抗性鉴定

小麦苗期条锈病抗性鉴定在新疆农业科学院

植物保护研究所人工气候室进行。分别选取6~
10粒供试小麦材料及感病对照品种铭贤169播

种于育苗盒内,在10℃、12h光照/12h黑暗条件

下培养至一叶一心期。将条锈菌生理小种混合菌

表1 供试品种(系)及来源基本情况

Table1 Basicinformationofthetestvarieties(lines)andtheirsources
数量
Number

品种(系)
Variety(line)

来源
Source

34 新冬42号、伊农14、伊农15、伊农16、伊农18、伊农20、伊农21、伊农22号、伊农24、伊农1008、禾旺
1109、王98-11、伊科冬1、伊科冬5号、2014-42-5、2014-44-2、2014-132-4-5、2015-2-11、2015-9-5、2015-
22-7、2015-31-2、2015-32-2、2015-88-1、2016-6-3、2016-23-6、2016-46-1、2016-46-3、2016-54-1、2016-57-
8、2016-95-7、2016-95-12、2016-118-20、2016-119-12、2016-138-2

伊犁河谷
IliRiverValley

37 九圣禾D1508、金石农1号、石冬0358、石冬4号、石冬5号、新冬21号、新冬30号、新冬31号、新冬
34、新冬36号、新冬40号、新冬44、新冬45、新冬48号、新冬54号、新冬55号、新冬60号、新粮169、
新粮201、核春121、奎冬4号、昌冬5号、奎花1号、奎花2号、石冬7号、石冬8号、石冬9号、粮春
1354、粮春1242、核春137、新春37、新春44、新粮206、新粮609、新粮610、九圣禾C1809、九春425

新疆其他地区
Otherareas
ofXinjiang

14 扬麦21、陇春41号、宁春4号、宁春16、宁春50号、宁麦28、宁麦13、宁麦14、宁春26、永良15、南麦
660、内麦17、巴麦13陇春30

其他省份
Otherprovinces
ofChina

5 Newlon、Verstevx、Strampelli、GY12029、Freeman 国外 Overseas
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株与电子氟化液混合,制备成孢子悬浮液(2mg·

mL-1),利用10μL移液枪吸取5μL混合均匀的

孢子悬浮液从叶片中部至叶尖均匀涂抹在小麦叶

背部。幼苗接种后置于黑暗条件下保湿24h(10
℃),再转至气候室(光照12h/黑暗12h,10℃)
继续培养。待感病对照铭贤169充分感病后,参
照0~9级反应型(infectiontype,IT)进行调查,并
将抗性水平划分为高抗(IT=0~3)、中抗(IT=4~
6)、中感(IT=7)和高感(IT=8~9)四种类型[19]。

1.2.2 抗病基因分子标记检测

采用改良CTAB法[20]提取小麦叶片基因组

DNA。用超纯水将提取的DNA稀释至100ng·

μL-1,利用紫外分光光度计(NanoDrop610)检测

DNA的浓度和质量,用1%琼脂糖凝胶电泳检测基

因组DNA的完整性,-20℃保存备用。利用7个条

锈病抗性基因Yr5 [21,22]、Yr9 [23]、Yr10 [24]、Yr15 [25]、

Yr18[26,27]、Yr26[28]和Y80[29]紧密连锁的分子标记

对供试材料进行抗条锈病基因检测,PCR产物

在1%~2%的琼脂糖凝胶电泳中分离、检测,同
时对Yr80抗病基因的KASP标记进行荧光定量

PCR扩增检测。试验所用引物均由上海生工生

物工程有限公司合成(表2)。

表2 抗条锈病基因分子标记及其引物序列

Table2 Molecularmarkersandprimersequencesofthestriperustresistancegenes

基因
Gene

标记类型
Markertype

引物名称
Primername

引物序列
Primersequence(5'-3')

参考文献
Reference

Yr5 SSR

KASP

Wmc175

Yr5F

Yr5H

Yr5R

F:GCTCAGTCAAACCGCTACTTCT

R:CACTACTCCAATCTATCGCCGT

F:GAAGGTGACCAAGTTCATGCTGCGCCCCTTTTCGAAAAAATA

H:GAAGGTCGGAGTCAACGGATTCTAGCATCAAACAAGCTAAATA

R:ATGTCGAAATATTGCATAACATGG

[21]

[22]

Yr9 STS H20 F:GTTGTAAGGGAGCTCGAGCTG

R:GTTGGGCAGAAAGGTCGACATC

[23]

Yr10 AFLP Sc200 F:CTGCAGAGTGACATCATACA

R:TCGAACTAGTAGATGCTGGC

[24]

Yr15 SSR Barc8 F:GCGGGAATCATGCATAGGAAAACAGAA

R:GCGGGGGCGAAACATACACATAAAAACA

[25]

Yr18 Cssfr5

STS

L34PL

L34SP

csLV34

F:TTGATGAAACCAGTTTTTTTTCTA

R:GCCATTTAACATAATCATGATGGA

F:GGGAGCATTATTTTTTTCCATCATG

R:ACTTTCCTGAAAATAATACAAGCA

F:GTTGGTTAAGACTGGTGATGG

F:TGCTTGCTATTGCTGAATAGT

[26]

[27]

Yr26 STS Xwe173 F:GGGACAAGGGGAGTTGAAGC

R:GAGAGTTCCAAGCAGAACAC

[28]

Yr80 KASP KASP_53113 F:GAAGGTGACCAAGTTCATGCTTGTACAATGACTCCTCGACTAACA

H:GAAGGTCGGAGTCAACGGATTTGTACAATGACTCCTCGACTAACG

R:GCCACGCAATATCACCATCG

[29]

2 结果与分析

2.1 苗期条锈病抗性鉴定和评价

苗期鉴定结果(表3,图1)表明,27份材料在

苗期表现抗病(占总材料的30.00%),其中19份

材料表现免疫或近免疫(占21.11%);63份材料

表现感病(占70.00%),其中50份材料表现高感

(占55.56%)。不同来源的材料苗期抗病性存在

明显差异,伊犁河谷、新疆其他地区、国内其他省

份和国外苗期表现抗病的材料分别为12份、12
份、1份和2份,分别占相应来源材料的35.30%、

32.43%、7.14%和40.00%,其中表现高抗的材

料分别有11份、7份、1份和0份。由此可见,供试

小麦材料苗期对条锈菌抗性水平相对较低。
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表3 90份小麦品种(系)苗期的反应型(IT)及7个抗条锈病基因的分子检测结果

Table3 Infectiontype(IT)of90wheatcultivars(lines)tostriperustatseedlingstage
andmoleculardetectionresultof7resistancegenes

序号
No.

品种(系)
Variety(line)

反应型
IT

Yr基因
Yrgene

序号
No.

品种(系)
Variety(line)

反应型
IT

Yr基因
Yrgene

1 伊农14
Yinong14 8 - 46 永良15

Yongliang15 7 -

2 伊农15
Yinong15 8 Yr18 47 九圣禾C1809

JiushengheC1809 7 -

3 伊农18
Yinong18 9 Yr18 48 九春425

Jiuchun425 6 Yr15

4 伊农20
Yinong20 8 Yr80 49 南麦660

Nanmai660 9 Yr26

5 伊农21
Yinong21 8 - 50 内麦17

Neimai17 8 Yr80

6 粮春1354
Liangchun1354 7 Yr80 51 核春121

Hechun121 8 Yr80+Yr10

7 粮春1242
Liangchun1242 9 - 52 巴麦13

Bamai13 7 -

8 核春137
Hechun137 6 Yr80+Yr15+Yr10 53 陇春30

Longchun30 9 -

9 新春37
Xinchun37 6 - 54 奎冬4号

Kuidong4 2 Yr80+Yr9

10 新春44
Xinchun44 7 - 55 昌冬5号

Changdong5 8 -

11 九圣禾D1508
JiushengheD1508 9 Yr80 56 奎花1号

Kuihua1 1 Yr80+Yr10

12 金石农1号
Jinshinong1 4 - 57 奎花2号

Kuihua2 9 Yr80

13 石冬0358
Shidong0358 8 Yr80 58 石冬7号

Shidong7 7 Yr10

14 新粮206
Xinliang206 9 Yr80 59 石冬8号

Shidong8 9 Yr80

15 新粮609
Xinliang609 8 - 60 石冬9号

Shidong9 8 Yr80

16 新粮610
Xinliang610 8 - 61 伊农16

Yinong16 7 -

17 扬麦21
Yangmai21 8 Yr15 62 伊科冬1

Yikedong1 9 Yr80

18 石冬4号
Shidong4 8 - 63 伊科冬5号

Yikedong5 9 Yr80

19 石冬5号
Shidong5 2 Yr9 64 2016-46-3 8 -

20 Newlon 8 Yr80+Yr15 65 2016-23-6 9 Yr80

21 Verstevx 8 - 66 2014-44-2 9 Yr80

22 Strampelli 5 Yr18 67 2015-9-5 9 Yr80

23 GY12029 5 - 68 2015-22-7 8 Yr80

24 Freeman 9 - 69 新冬21号
Xindong21 1 Yr80+Yr10

25 伊农1008
Yinong1008 9 Yr80 70 新冬30号

Xindong30 9 Yr80

26 禾旺1109
Hewang1109 7 Yr80+Yr10 71 新冬31号

Xindong31 9 Yr80

27 伊农22号
Yinong22 9 Yr9 72 新冬34

Xindong34 9 Yr10

28 伊农24
Yinong24 9 Yr80+Yr15 73 新冬36号

Xindong36 8 -

29 王98-11
Wang98-11 8 Yr9 74 新冬40号

Xindong40 8 -
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 (续表3 Continuedtable3)

序号
No.

品种(系)
Variety(line)

反应型
IT

Yr基因
Yrgene

序号
No.

品种(系)
Variety(line)

反应型
IT

Yr基因
Yrgene

30 新冬42号
Xindong42 2 Yr9 75 新冬44号

Xindong44 6 Yr80

31 陇春41号
Longchun41 7 - 76 2016-118-20 1 -

32 宁春4号
Ningchun4 7 - 77 2016-95-12 2 Yr18

33 宁春16
Ningchun16 9 - 78 2015-31-2 2 Yr18

34 宁春50号
Ningchun50 9 - 79 2015-32-2 8 -

35 新冬45号
Xindong45 1 - 80 2014-132-4-5 6 Yr15+Yr9

36 新冬48号
Xindong48 8 Yr18 81 2016-95-7 2 Yr18

37 新冬54号
Xindong54 0 - 82 2016-138-2 2 Yr15+Yr9

38 新冬55号
Xindong55 9 Yr80 83 2014-42-5 9 Yr80

39 新冬60号
Xindong60 9 Yr15 84 2015-88-1 9 Yr80

40 新粮169
Xinliang169 9 - 85 2015-2-11 9 Yr80

41 新粮201
Xinliang201 2 - 86 2016-119-12 1 Yr80+Yr9

42 宁麦28
Ningmai28 7 - 87 2016-6-3 3 Yr80

43 宁麦13
Ningmai13 7 Yr18 88 2016-46-1 1 Yr9

44 宁麦14
Ningmai14 7 - 89 2016-54-1 2 -

45 宁春26
Ningmai26 1 Yr80+Yr9 90 2016-57-8 1 Yr9

图1 不同条锈病抗性品种(系)数量分布

Fig.1 Numberofwheatvarieties(lines)withdifferentstriperustresistance
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2.2 抗条锈病基因的分子标记检测

利用 抗 条 锈 病 基 因Yr5、Yr9、Yr10、Yr15、
Yr18、Yr26和Yr80 分子标记对90份小麦品种

(系)进行检测。结果表明,供试材料中共有56份

至少携带1个被测基因,占总材料的62.22%(图

2),其中1份材料可能携带Yr26,占1.11%(图
3F);与Yr10紧密连锁的标记,有7份材料扩增

出目的条带,占7.78%(图3B);对Yr9紧密连锁

的 H20标记,有11份材料扩增出目的条带,占

12.22%(图3A);8份材料扩增出与Yr15目标片

段大小相符的条带,占8.89%(图3C);有8份材

料可能携带Yr18,占8.89%(图3D和图3E);对

Yr80紧密连锁的KASP_53113标记,有34份材

料出现荧光信号,占37.78%(图4);其中,Yr26
在供试材料的分布频率最低,Yr80在供试材料

中的分布频率最高。供试材料中未检测到Yr5
基因。共有21份材料(23.33%)未检测到供试

抗条锈病基因,其中5份材料在苗期表现出高

抗条锈病。
综合分析90份供试小麦材料苗期抗条锈病

水平及携带抗病基因情况发现,56份材料含有被

测抗病基因,其中仅19份材料对供试条锈菌混合

菌株表现苗期抗病(IT=1~6)。此外,石冬5
号、新冬42号、2016-46-1和2016-57-8均携带对

现有生理小种已经丧失抗性的Yr9,但仍表现苗

期抗病,推测这些材料中还聚合了其他抗条锈病

基因。

图2 供试小麦品种(系)抗条锈病基因检出率

Fig.2 Detectionrateofstriperustresistancegenesin
wheatvarieties(lines)

  A~F分别为Yr9、Yr10、Yr15、Yr18、Yr18 和Yr26 抗性基因PCR电泳图。

A-FrefertoelectrophoresisimagesofPCRproductsofresistancegenesYr9,Yr10,Yr15,Yr18,Yr18andYr26,respectively.
图3 部分供试小麦品种(系)抗条锈病基因检测结果

Fig.3 DetectionresultsofYrgenesinpartofwheatvarieties(lines)
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  红色:携带Yr80;蓝色:不携带Yr80;黑色:ddH2O。

Red:ContainsYr80;Blue:NoYr80;Black:ddH2O.

图4 Yr80基因分型的KASP聚类图谱

Fig.4 KASPclusterplotsofYr80genotyping

2.3 抗条锈病多基因组合分析

分析抗条锈病基因检测结果发现,携带2个

及以上抗条锈病基因的小麦材料有12份,共5种

基因聚合模式(图5),含有Yr80+Yr15(Newlon
和伊农24)、Yr15+Yr9(2014-132-4-5和2016-
138-2)均有2份,含有Yr80+Yr9组合有3份(宁
春26、奎 冬4号 和2016-119-12),含 有Yr80+
Yr10组合有4份(禾旺1109、新冬21号、核春

121和奎花1号);含有Yr80+Yr15+Yr10组合

仅1份材料,即核春137。伊犁河谷小麦材料的

基因聚合模式有4种,即Yr80+Yr15、Yr80+
Yr10、Yr80+Yr9和Yr15+Yr9,其中Yr15+Yr9
组合的材料最多,占10.53%;新疆除伊犁河谷其

他地区小麦材料的基因聚合模式有3种,分别为

Yr80+Yr10(7.32%)、Yr80+Yr9(2.22%)和

Yr80+Yr15+Yr10(2.04%);国内省外小麦材料

仅Yr80+Yr91种基因聚合模式,占2.22%;国外

小麦材料仅Yr80+Yr151种组合,占2.38%。
携带2个被测基因的新冬21号(Yr80+

Yr10)、宁春26(Yr80+Yr9)、奎冬4号(Yr80+
Yr9)、2016-138-2(Yr15 +Yr9)、2016-119-12
(Yr80+Yr9)、奎花1号(Yr80+Yr10)6份小麦

材料,在苗期表现高抗条锈病(IT=0~3)。同样

聚合Yr80+Yr10,禾旺1109苗期反应型为7,新
冬21号和奎花1号苗期反应型均为1,具体原因

有待进一步研究。

图5 供试小麦品种(系)抗条锈病基因聚合情况

Fig.5 Aggregationofresistancegenestostriperustin

wheatvarieties(lines)

3 讨论

小麦条锈病是影响伊犁河谷小麦生产的重要

病害之一。大面积推广携带单一苗期抗病基因的

品种或长期使用单一抗病品种极易导致品种因新

毒性小种的出现而丧失抗性,致使条锈病的猖獗

发生甚至大爆发[2,30]。因此,培育和推广携带抗

条锈病基因或组合的品种是抑制条锈病危害小麦

生产最节本增效的措施。调查伊犁州新源县小麦

条锈病和野外小檗锈病发生情况发现,新源县小

麦条锈菌主要为Hybrid46类群、水源11类群、贵
农22类群[17]。通过鉴定伊犁河谷小麦条锈菌生

理小种及其毒性,CYR33是该地区小麦条锈菌优

势生 理 小 种[10]。郑 良 梅 等[31] 利 用 CYR32、

CYR33和CYR34混合小种对107个山东小麦品

种苗期抗性鉴定结果表明,中抗及以上水平的品

种有6个,占比5.61%。本研究利用伊犁河谷及

国内条锈菌优势生理小种对90份小麦材料进行

苗期鉴定,发现30%的材料对条锈菌生理小种

CYR23、CYR29、CYR31、CYR32、CYR33 和

CYR34混合菌株的抗性达中抗以上水平,较山东

的鉴定结果明显提高,但苗期抗性材料占比仍较
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低,在以后的抗病育种应继续加大对苗期抗条锈

病小麦品种(系)的选育力度。
明确小麦品种的抗病性及抗性基因分布情

况,可为合理布局抗病品种提供科学依据。对63
个四川小麦品种分析表明,所有品种成株期抗性

均达中抗及以上水平,同时检测到Yr7、Yr15、
Yr18、Yr28、Yr36、YrSP、Yr17、Yr26和Yr29等已

知抗病基因[32]。周警卫等[1]分析国内外153份

小麦材料的条锈病抗性时发现,国内小麦品种主

要携带Yr9、Yr10和Yr26抗性基因,而CIMMYT
小麦品系通过聚合1~2个非免疫苗期抗性基因

和2~3个成株抗性基因,保持持久抗性。郑良梅

等[31]在107个山东小麦品种中检测到Yr9、Yr10、
Yr18和Yr62基因不同程度分布,但未检测到携

带抗病基因Yr5、Yr15、Yr26和Yr36。上述研究

结果说明,抗条锈病基因在不同地区小麦材料中

的分布 情 况 不 尽 相 同。本 研 究 中,Yr9、Yr10、
Yr15、Yr18、Yr26和Yr80不同程度地分布在56
份小麦材料中,且小麦抗条锈病基因分子标记检

测到的基因类型与中国大部分地区相似,表明这

些抗条锈病基因仍是当前中国小麦育种广泛应用

的基因。

Yr26来源于圆锥小麦R55(T.turgidum),
研究人员将其与白粉病抗性基因Pm21聚合选育

出小麦-簇毛麦6VS/6AL易位系,兼抗条锈病和

白粉病[1,33,34]。有研究表明,Yr9、Yr10和Yr26已

对目前流行的生理小种丧失抗性,但与其他抗条

锈病 基 因 聚 合 时 依 然 能 使 材 料 表 现 出 抗 病

性[35,36]。本研究也发现,一些仅携带Yr9或Yr10
抗病基因的材料仍表现苗期抗病性,推测这些材

料中还聚合了其他抗条锈病基因;同时仅有1份

材料可能携带Yr26,其苗期高感小麦条锈病,说
明了已失效抗病基因在独立存在时不能够为植株

提供抗性。Yr15最初发现于野生二粒小麦1BS
染色体上,对多个条锈菌流行小种有抗性[1,37]。
尉法刚等[38]在400份材料中筛选出19份含有

Yr15的小麦材料。戴妙飞等[39]及黄洁等[40]研究

中均未发现携带Yr15的小麦材料。本研究利用

Yr15的标记Barc8对90份供试材料进行检测,
有8份材料含有该基因,检出率较低,更加有力地

证明该基因目前在小麦育种中利用率偏低,需普

及其在抗病育种中的应用。Yr18为成株期抗条

锈病基因,具有一因多效(Lr34/Yr18/Pm38),兼
抗叶锈、白粉病等病害,抗性优良持久,大多数分

布在 地 方 品 种 中,在 育 成 品 种 中 利 用 率 偏

低[41,42]。本研究中Yr18的检测率仅为8.89%,
与杨文雄等[43]和白斌等[44]研究结果一致。今后

利用分子标记对小麦进行辅助育种时,可利用其

一因多效的特点,与其他优良抗病基因进行聚合

使用,提高抗病基因利用效率,创制抗病材料资源

以提高小麦品种整体的抗病水平。Yr80来源于

普通小麦(Triticumaestivum),被定位到染色体

3BL上[29]。张悦等[45]利用已开发的Yr80基因的

KASP标记Kasp_58449对供试的305份材料进

行检测,发现275份材料可能含有Yr80基因,占

90.16%。来汉林等[46]对新疆286份小麦材料进

行抗条锈病基因分布检测时发现,40.91%的材料

可能携带Yr80。本研究利用Yr80的特异 KASP
分子标记KASP_53113对90份小麦材料进行分

子检测,发现有37.78%的材料可能携带该基因,
进一步说明Yr80普遍存在于中国小麦材料中。

Yr5和Yr15目前对中国流行的条锈菌小种

都表现出较强的全生育期抗性[13],本研究对供试

材料进行相关抗病基因分子标记检测时,未检测

到携带Yr5的小麦品种(系)。根据已有研究表

明,Yr5在中国应用到小麦育种中的频率较低,而
在国外的使用频率较高,推测中国与国外在小麦

育种 方 法 使 用 或 育 种 亲 本 材 料 选 择 存 在 差

异[1,31,47]。
小麦条锈菌具有高频率变异的特点,致使抗

条锈病基因频繁丧失抗性,因此利用分子标记针

对性地聚合及优化布局抗性基因可以提高育种材

料的 抗 病 性,加 快 培 育 广 谱 抗 性 品 种 的 进

程[15,48]。本研究中有12个小麦品种(系)聚合了

两个及以上的抗条锈病基因,其中新冬21号、宁
春26、奎冬4号、奎花1号、2016-138-2和2016-
119-12等6份材料在苗期高抗条锈病,生产上应

优先推广此类携带多基因的抗病品种,以便持久

防控小麦条锈病。此外,在本研究中,有21份材

料未检测到供试抗条锈病基因,其中5份材料苗

期高抗条锈病,推测这5份小麦材料中含有未检

测的其他已报道或未报道的抗性基因或组合,由
于其抗病基因的未知性,导致其抗病谱的模糊性,
所以应及时监测其抗病性,防止被条锈病新变异

小种侵染,可将其作为挖掘有效抗病基因的重要

载体,进而转育至当前小麦新品种(系),优化有效

抗性基因布局,提高小麦材料整体抗性水平,加快

培育具有持久抗性小麦新品种的进程。
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